




















































































































































erage of  the genome  [14,15]. The high  level of variation detected with microsatellites  in‐
creases the resolution for genealogy and germplasm genetic diversity studies [16,17]. 
In this context, we collected 119 endemic Algerian accessions belonging to two dif‐






































frequency  of  null  alleles  F  (null),  Inbreeding  coefficient  (Fis), polymorphic  information  content 
(PIC), Shannon’s information index (I). *** High significance; ** significance, NS: not significan, ND: 
not determined. 
Locus  Size Ranges (bp)  No  Ne  Ho  He  HW  F(Null)  Fis  PIC    I 
DCA18  167–189  12  8.42  0.95  0.89  ND  −0.036  −0.0786  0.869  2.23 
DCA03  228–257  14  6.53  0.86  0.85  NS  −0.007  0.0069  0.828  2.04 
DCA08  119–159  16  6.02  0.86  0.84  NS  −0.018  −0.0568  0.812  2.05 
OLEST14  268–308  13  5.33  0.84  0.82  NS  −0.019  −0.0146  0.789  1.90 
OLEST7  260–281  8  1.72  0.82  0.80  NS  −0.014  −0.0138  0.772  1.72 
GAPU71B  121–147  7  4.68  0.86  0.79  NS  −0.045  −0.0953  0.754  1.64 
DCA11  130–163  12  1.70  0.48  0.76  ***  0.224  0.347  0.719  1.70 
OLEST23  203–222  6  1.46  0.89  0.76  **  −0.087  −0.2026  0.711  1.46 
UDO15  100–123  10  3.54  0.28  0.72  ***  0.454  0.6151  0.678  1.55 
DCA05  192–222  14  3.25  0.73  0.69  NS  −0.031  −0.0948  0.670  1.71 
UDO12  150–166  8  2.98  0.44  0.67  ***  0.209  0.319  0.627  1.37 
EMO90  186–202  7  3.09  0.66  0.67  NS  −0.014  0.0008  0.621  1.37 













as a good  fit  for  clustering  analysis. The  clustering  analysis based on  Dice  coefficient 












is worth  to note  that  three putative wild  (or  feral) olive  trees  (‘WO Harrouche’,  ‘WO 
Bourghoud 2’, and ‘WO Bourghoud 1’) characterized by large fruit size were included in 
this cluster. 












binations  of  genotypes:  ‘Ballouti  amzel’/‘Ballouti’,  ‘Djbaili’/‘Hamra  Agarou’,  ‘Blan‐
quette’/Blanquette  de  Gastu’/’Rougette’,  ‘Balbale  Azzaba’/‘Blilti’,’  ‘Bouchouk 
soummam’/’Aghenfans’,  ‘Aguenanou’/Agrarez’,  ‘Bessbassi’/’Ghreb’/’Ferdel’,  ‘Balbal 






















posed  of  49  genotypes  used  for  oil  production,  4  cultivars  for  double  use  (‘Guelb  al 
Feroudje’,  ‘Tcober’,  ‘Abeskri’,  ‘Gherbi  tounsi’),  one wild putative  accession  (WO Khi‐
erane) and two accessions of subsp.  laperrinei. The other 41 genotypes (33.6%) were as‐
signed to admixed genotypes. 










netic differentiation among  the  sub‐populations  tested. Most of  the genetic variability 
could be explained by differences within individual referred to a whole population (89%), 
while 5% and 6% of  the  total variance was observed within single sub‐population  and 
among sub‐populations, respectively. 
Table 2. Analysis of molecular variance (AMOVA) of 119 Algerian olive accessions. 







Among Populations (Fst)  2  57.087  28.543  0.298  0.062  6%  <0.001 
Within Population (Fis)  119 560.708  4.712  0.235  0.052  5%  <0.001 











































Sicilian  cultivars  ‘Minuta’  (similar  to  ‘Vaddara’  and  ‘Monaca’),  ‘Mandanici’  and 
‘Cacazzara’. Only one Spanish cultivar (‘Empeltre’) was found in this group. In this group, 






















group were  included  also  3  French  cultivars  (‘Oliviere’,  ‘Zinzala’,  and  ‘Picholine  du 
Languedoc’), 17 known Sicilian varieties, 13 unknown Sicilian accessions, 12 Spanish cul‐







unknown genotypes  (28). Overall, 25 accessions clustered next  to  the  ‘Algerian group’ 







Molecular  variance  analysis  (AMOVA) was  conducted  on  the  two  differentiated 
groups highlighted by STRUCTURE using the same previous described parameters. The 
observed PhiPT value was highly statistically significant (Fst = 0.274) indicating high dif‐
ferentiation  level between  the two groups explaining 27%  total variance. However, ge‐
netic variation within population explained most of the total variance (Table 3) 
Table 3. Analysis of molecular variance (AMOVA) of the Central‐Western Olive Germplasm. 
Source of Variance  DF  SS  MS  Variance Components Total Variation  p 
Among Populations (Fst)  1  261.46  261.46  3.15  27%  0.000 
Within Populations (Fis)  164  1368.43  8.34  8.34  73%  0.000 
2.5. Diversification Process: Evidence of Bottleneck, Parentage Analysis and Demographic Modelling 
Evidence for a bottleneck was evaluated using the genetic differentiated groups in‐


















more  frequently detected  in  offspring  combinations.  Spanish  germplasm was  also  in‐
volved in several offspring combinations with genotypes of different provenience, in par‐




Sicilian  varieties  such  as  ‘Giarraffa’,  ‘Pizzutella’,  and  ‘Sant’agatese’ were  also  in‐
cluded in several offspring combinations. The ‘Giarraffa’ being really genetically similar 
to  the Spanish cultivar  ‘Gordal Sevillana’ was  included  in offspring combinations with 
several Spanish cultivars and this is an aspect that can mislead the results on the genetic 
relationships between olive varieties, highlighting  the  importance  to  identify potential 
cases of synonymy for a correct interpretation. 

















sity  and  genetic  structure  of  the Algerian  population  per  se  and  compared with  the 































was higher  than  those obtained  in previous works  [15,19]. The expected and observed 
heterozygosity averages in our study were higher [1,12] or comparable [10,20] with those 
observed in previous works aimed to Algerian olive germplasm genotyping. These results 












Olea complex  that has differentiated  following successive phases of aridification of  the 













study, 46 accessions  (including  two accessions of subps.  laperrinei)  from  ITAFV official 
Algerian collections were analyzed giving new molecular information for further 10 cul‐
tivars (‘Aghchren’, ‘Azeboudj de Biskra’, ‘Azougagh’, ‘Balbal Beni tamou’, ’Blanquette’, 
































































































curred giving rise to admixed cultivars such as  ‘Moresca’,  ‘Lumiaru’,  ‘Ogliarola Messi‐
nese’,  and other unknown  Sicilian  accessions here  analyzed.  In Algeria we  found  the 






























































































































Relatedness  between  individuals was  evaluated using  a parentage  analysis  com‐
























traits  for  facing olive growing new  challenges. The  comparison among Algerian olive 
germplasm and other cultivars and accessions from the Central‐Western Mediterranean 
basin, highlighted new several cases and close relationships among accessions raising a 
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